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摘要 : 本研究通过控制区序列片段 , 分析来源于浙江东极 (DJ)、广东澳头 (AT)及海南万宁 (WN)海域 3 个黑棘鲷
Acanthopagrus schlegelii野生群体间的遗传多样性、遗传结构及群体历史动态。D-loop基因序列测定结果表明, 3个群
体 88 个个体长序列长度范围为 715~716bp, 共定义了 59 个单倍型, 单倍型多样性 0.949~0.985, 核苷酸多样性 0.0068~ 
0.00901, 表明选取的 3个野生群体都具有较高的遗传多样性水平; 由 AMOVA分析结果可以看出, 东极与澳头 2个群体
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Population genetic structure of three stocks of Acanthopagrus schlegelii based on 
mtDNA control region sequences 
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Abstract: In order to elucidate background information on the genetic diversity and population history of Acanthopagrus 
schlegelii, the genetic diversity, population genetic structure and demographic history of Dongji stock, Aotou stock and 
Wanning stock of the black porgy were analyzed based on the control region fragment of mitochondrial DNA in this study. The 
results showed that the sequences of 88 individuals of the three stocks were 715~716 bp in length and that there were 59 
haplotypes. The value of haplotype diversity ranged from 0.949 to 0.985 and the nucleotide diversity, from 0.0068 to 0.00901. 
These results indicated that the three wild stocks presented a high level of genetic diversity. Significant population 
differentiation was detected for the two populations of Dongji stock and Aotou stock, while there was no significant genetic 
differentiation between Dongji stock and Wanning stock as well as between Aotou stock and Wanning stock. In addition, no 
obvious lineages and geographic clusters were found in the neighbor-joining tree, which supported the notion that unique 
management unit (MU) was recognized on the basis of the southern populations. Both neutrality tests and mismatch 
distribution analysis suggested a late Pleistocene population expansion for the three stocks. The genetic diversity and 
population genetic structure revealed were attributed to the absence of geographic barrier, influence of sea currents and human 
activities. 
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黑棘鲷(Acanthopagrus schlegelii Bleeker, 1854), 
又 称 黑 鲷 , 隶 属 鲈 形 目 (Perciformes), 鲷 科
(Sparidae), 棘鲷属 (Acanthopagrus)(吴仁协  等 , 




以及朝鲜、日本近海海域(朱元鼎, 1985; 庄平 等, 













理学及增养殖等方面 (邓利  等 , 2003; 梁君  等 , 
2010; 朱爱意 等, 2007)。尽管近几年对黑棘鲷的遗






















1  材料和方法 
1.1  样品采集 
黑棘鲷样品采自 2011年 5月~2012年 5月, 由
各采样点渔民协助采集, 具体信息见表 1, 采集的
样品体质量在 74.4~285.3g 范围内, 体长范围 13.4~ 
19.8cm, 肌肉组织样品于–20℃保存备用。 
 
表 1  黑棘鲷样品采集情况表 
Tab. 1  Information of the sample collection of A. schlegelii 
采样点 采样日期 采样点经纬度 样本数 保存 
浙江东极周边海域(DJ) 2011年 5月 30°11′N, 41°23′E 29 95%酒精 
广东澳头外海(AT) 2012年 5月 22°42′N, 114°32′E 29 95%酒精 
海南万宁(HN) 2012年 5月 18°45′N, 110°28′E 30 95%酒精 
 
1.2  基因组 DNA的提取 
基因组DNA的提取参照《分子克隆实验指南》
（萨姆布鲁克 等, 2002）, 取约20mg酒精保存的肌




1.3  引物设计及控制区 PCR扩增 
基于黑棘鲷线粒体基因组全序列(GenBank序列
号JQ746035), 应用Primer Premiers 5软件设计引物
HDDloopF-54: 5′-CCTATTGCTCAGA GAAAAGGGATT-3’ 
及HDDloopR-43: 5′-CACG GGGCTTTTTAGGGACCATCT-3′,  
以黑棘鲷基因组DNA为模板, 进行PCR扩增, 反应
条件如下: 95  5min; 32① ℃ ① 个循环: 94  30s, 5℃ 6  ℃
30s, 72  1min30s; 72  10min; 4  Pause℃ ℃ ℃ ℃ ℃ 。产物通
过琼脂糖凝胶电泳检测扩增效果, 送由北京六合华大
基因科技股份有限公司进行序列测定。  
1.4  数据处理及分析 
根据测序峰型图评估PCR扩增及测序的质量 , 
统一截取所测得序列中 tRNAPro之后长 715bp的
D-loop序列片段进行分析 , 通过ClustalX 1.83软件
(Thompson et al, 1997)对序列进行多重排定, 以用
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于后续分析。 
由DnaSP 4.10软件(Rozas et al, 2003)计算变异
位点数、单倍型数、各地理群体的核苷酸多样性及
单倍型多样性等遗传学参数; 利用MEGA 5.0软件
(Kumar, et al, 2008)统计序列转换/颠换比率(Ts/Tv), 
计算基于Kimura双参数模型的群体间遗传距离, 并
以黄鳍棘鲷A. latus (NC_010977.1)为外群, 通过邻
接法(Neighbor-Joining, NJ)构建3个群体单倍型的邻
接关系树, 可靠性采用1000次重复抽样来评估; 借
助Arlequin 3.1(Excoffier, et al, 2005)估算群体间
的遗传分化指数Fst, 进行Tajima’s D(Tajima, 1989)
和Fu’s Fs(FU, 1997)中性检验以及核苷酸不配对
分析 , 计算SSD(the sum of squared differences)值、





τ=2ut                  (1) 
其中, t即是群体扩张至现在的时间; u为研究序列每
代的进化速率, 根据公式(1)计算获得,  




来获得(Lecomte et al, 2004)。在本研究中, D-loop的
核苷酸进化速率采用3%~10%每百万年进行计算
(Lee et al, 1995), 由于黑棘鲷存在性逆转现象, 而
野生黑棘鲷处于3龄鱼阶段时 , 大部分个体性分化 
阶段已结束(庄平 等, 2006), 故本研究以3年作为其
一个世代的时间跨度。 
2  结果与分析 
2.1  黑棘鲷 D-loop序列分析  
测序结果经过校正后 , 获得的3个群体88个个
体D-loop基因序列, 长度为715~716bp。序列比对共
检测出多态性位点67个 , 而总的突变位点数为69, 
包括了两个插入/缺失位点。澳头群体(AT)中共发现




图 1 为基因片段多态位点图, 从图中可以看出, 
在总的变异中, A-G转换(占总变异的 62.4%)明显地
大于 T-C 转换(占总变异的 35.4%), 而 A-C 颠换
(0.59%)和 A-T颠换(0.72%)则多于 C-G颠换(0.38%)
和 T-G 颠换(0.51%)。通过 MEGA5.0 软件进一步计









et al, 1998)。 
 
表 2  黑棘鲷各群体的遗传多样性信息 
Tab. 2  Molecular diversity indices for the two populations of A. schlegelii 
D-loop 东极群体(DJ) 澳头群体(AT) 万宁群体(WN) 总体 
样本个数 29 29 30 88 
单倍型数 23 23 19 59 
单倍型多样性(Hd) 0.985 0.983 0.949 0.987 
核苷酸多样性(π) 0.00901 0.00959 0.0068 0.00867 
 
2.2  遗传结构分析 
对不同地理群体遗传多样性参数的分析表明 , 
在 88 个样本中共定义了 59 个单倍型(GenBank 号
KJ586516~KJ586574), 其中万宁群体具有最低的单
倍型总数, 为 19 个(表 2), 其余两个群体的均为 23
个。单倍型在各群体中的分布上, 澳头群体和东极
群体内特有单倍型较多, 均为 16 个, 而万宁群体仅
为 9个(表 3)。以黄鳍棘鲷为外群建立的黑棘鲷 3个
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图 1  黑棘鲷 3个群体控制区变异位点图 
Fig. 1  Variable sites of mitochondrial D-loop sequences in the three populations of A. schlegelii 
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表 3  黑棘鲷 59 个单倍型在 3 个群体中的分布 
Tab. 3  Distribution of 59 haplotypes in A. schlegelii among the three stocks 
单倍型 DJ AT WN GenBank NO. 单倍型 DJ AT WN GenBank NO. 单倍型 DJ AT WN GenBank NO.
1   6 KJ586516 21  1  KJ586536 41   1 KJ586556 
2 1   KJ586517 22  2 1 KJ586537 42  3  KJ586557 
3 2   KJ586518 23   1 KJ586538 43  1  KJ586558 
4 1   KJ586519 24  1  KJ586539 44 1   KJ586559 
5 2   KJ586520 25  1  KJ586540 45  2  KJ586560 
6 1   KJ586521 26 1   KJ586541 46   1 KJ586561 
7  1  KJ586522 27 2   KJ586542 47  1  KJ586562 
8 1   KJ586523 28 1   KJ586543 48   1 KJ586563 
9  1  KJ586524 29 1   KJ586544 49  1  KJ586564 
10 1  1 KJ586525 30 1   KJ586545 50 1   KJ586565 
11 2  1 KJ586526 31   2 KJ586546 51  1  KJ586566 
12 1   KJ586527 32 2   KJ586547 52 1   KJ586567 
13 1   KJ586528 33   2 KJ586548 53   1 KJ586568 
14  1  KJ586529 34  1  KJ586549 54  1 2 KJ586569 
15  2 3 KJ586530 35  1  KJ586550 55 1   KJ586570 
16   2 KJ586531 36 2   KJ586551 56   1 KJ586571 
17  1  KJ586532 37 1   KJ586552 57   1 KJ586572 
18  1 1 KJ586533 38   1 KJ586553 58  1  KJ586573 
19  2  KJ586534 39  1  KJ586554 59   1 KJ586574 
20  1  KJ586535 40 1   KJ586555      
 
(图 3), 但 Tajima’s D检验及 Fu’s Fs检验结果均呈现
负值, 且 Fu’s Fs统计检验均显著, 而从 Harpending’s
指数(Hir)和 SSD值可以看出, 基于观测值和模拟值
的拟合度检验结果显示为观测值与模拟值相吻合 , 
没有显著偏离群体扩增模型(growth expansion model) 
(p>0.05) (表 5), 因此认为, 黑棘鲷经历过群体扩张
事件。 
基于各个群体的 τ 值, 计算获得东极群体的扩
张时间大约距今 0.254~0.076Ma(李成俊 等, 2010), 
澳头群体扩张时间距今约 0.263~0.079Ma, 万宁群
体扩张时间距今 0.179 ~0.054Ma, 合并 3个群体, 推
算扩张时期距今约 0.251~0.075Ma, 以上时间均处
于更新世(距今 2.59~0.01Ma)(姚玉鹏 等, 2010)晚期, 
与赵爽 等(2010)的研究结果相一致。 





区 5’ D-loop分析了取自深圳、北海和青岛的 3个黑
棘鲷群体 72个个体, 共定义了 51种单倍型, 其单倍









π> 0 . 0 0 5 ) ,  与上述研究结果一致。通过与银鲳
Pampus argenteus(Peng et al, 2009)、鳓鱼 Ilisha 
elongata(吴常文 等, 2009)、角木叶鲽 Pleuronichthys 
cornutus(朱叶 等, 2012)、真鲷 Pagrus major(乐小亮 
等, 2010)、棘头梅童鱼 Collichtys iucidus(郑德锋 等, 
2011)、蓝圆鲹 Decapterus maruadsi(牛素芳  等 , 




耐受温盐的大幅度变化(庄平 等, 2006), 分布广泛, 
广阔的生境决定了黑棘鲷较之其他鱼类, 可能积累
更多的遗传变异, 从而保持了较高遗传多样性。Jean 
et al(1998)通过 D-loop 开展台湾地区各海域黑棘鲷
的群体遗传学研究 ,  得出的核苷酸多样性仅为
0.00232~0.00399, 表明台湾近海黑棘鲷种质资源有
别于其他海区, 衰退颇为严重, 同时也说明控制区 
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图 2  基于黑棘鲷控制区片段的 59个单倍型 NJ树 
节点数字代表 2000次Bootstrap统计分析后对该支的支持百分比
(≥30%) 
Fig. 2  NJ tree of 59 haplotypes of A. schlegelii based on 






体中, 海南群体的遗传多样性最低, 表明该海域更迫 
表 4  基于控制区序列的黑棘鲷 3 个群体间 pairwise Fst
矩阵(对角线下)及其相关 P 值(对角线上) 
Tab. 4  Matrix of pairwise Fst values (below the 
diagonal) and P value (above the diagonal) among the 
three stocks of A. schlegelii based on control region 
sequences 
群体 WN DJ AT 
WN  0.1848     0.0142 
DJ 0.0083  0.00 
AT   0.0371*   0.0608*  
注:  *为P<0.05 
 
图 3  3个黑棘鲷群体的核苷酸不配对分布图 
a. WN; b. DJ; c. AT 







推论 , 黑棘鲷可能是在经历过第四纪冰川期之后 , 
由冰期避难所被压缩的生态系统中通过定殖过程 
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表 5  黑棘鲷 3 个地理群体基于 D-loop 序列的 Tajima’s D (D), Fu’s Fs (Fs)和不配对分布检验 
Tab. 5  Results of Tajima’s D (D), Fu’s Fs (Fs), mismatch distribution test (SSD), corresponding p-value, and the 
mismatch distribution parameter estimates based on A. schlegelii D-loop sequences in the three geographic stocks 
Tajima’s D Fu’s Fs 不配对分布检验 
群体 
D p Fs p SSD Hir τ θ0 θ1 
DJ –1.299 0.076 –12.788* 0.000 0.0054 0.0148 7.28 0.000 100.16 
AT –1.210 0.091 –12.189* 0.000 0.0045 0.0161 7.53 0.000 158.59 
WN –1.446 0.063 –8.145* 0.001 0.0079 0.0276 5.12 0.304 49.57 
均值 –1.318 0.077 –11.041* 0.000 0.0060 0.0195 6.64 0.101 102.77 
















分化的现象(Zeng et al, 2012)。黑棘鲷为浅海底层鱼
类 , 一般在5~50m水深的沿岸带移动 , 不做远距离







100km(Hwang et al, 2005)。黑棘鲷广布于我国沿海地
区, 我国沿岸流、东海暖流、南海暖流、台湾暖流等
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